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Figure 1 : Alignment of the BASB070 polynucleotide sequences. 

Identity to SeqID No:l is indicated by a dot and Gap is indicated by a dash. 

5 * 20 * 

Seqidl : ATGAAGAAAGCTATAAAATTAAATTTAATT : 3 0 

Seqid3 : . . 3Q 

10 40 * 60 

Seqidl : ACACTTGGCCTAATTAATACGATCGGTATG : 60 

Seqid3 : A C A : 60 

15 * 80 * 

Seqidl : ACGATTACACAAGCTCAAGCCGAAGAAACA : 90 

Seqid3 : . 90 

20 100 * 120 

Seqidl : TTAGGACAAATTGATGTAGTGGAAAAAGTT : 120 

Seqid3 : G C. .A G : 120 

25 * 140 * 

Seqidl : ATATCAAACGATAAAAAACCTTTCACTGAA : 15 0 

Seqid3 : T..C : 150 

30 160 * 180 

Seqidl : GCCAAAGCCAAAAGTACACGTGAAAATGTC : 18 0 

Seqid3 : G : 180 
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* 200 * 

c^rridl • TTTAAGGAAACACAAACCATTGACCAAGTG : 210 

4 , ' . .C : 210 

Seqid3 : 

220 * 240 
Seqidl • ATT CGAAGTAT C C CTGGTGCATTT ACTC AA : 240 
Seqid3 : G..C..T G : 240 

* 260 * 

Seqidl : CAAGATAAAGGCT CGGGTGTCGTTTCTGTG : 270 

„ . . . . .G A :• 270 

Seqid3 : ° 

280 * 300 

Seaidl • AATATTCGTGGCGAAAATGGATTAGGTCGT : 3 00 

Seqid3 : • • • • 

* 320 * 

Seaidl • GT C AAT ACT ATGGTT GATGGTGT AACACAG : 330 

T~> ' C . . .C. .A : 330 
Seqid3 : G 

340 * 360 - - 

Seaidl • ACCTTCTATTCTACAGCCTTAGACTCAGGT : 360 

„ T... : 360 

Seqid3 : 



15 



20 



30 



380 
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10 



15 



400 * 420 

ZTAATTTTATTGCAGGTGTA : 

420 



Seqidl : GCAATCGATCCTAATTTTATTGCAGGTGTA : 420 
Seqid3 : - • - c - 



. * 440 * 

Seqidl : GATGTTAATAAAAG CAACTTTT CAGGAGCA : 450 

Seqid3 : • G 



20 



460 *. 480 

qeaidl • ^GCGGTATAAATGCGTTAGCAGGCAGTGCT : 480 

beq * * r . . : 480 

Seqid3 : L 



* 500 * 

qeaidl • AATTTTAGAACATTAGGCGTTAATGATGTT : 510 

b6q ' A G : 510 

Seqid3 : A 



520 



* 540 



Seqidl : ATTACCGATGACAAACCATTTGGCATTATT : 540 

, C . . . '• 54 0 

Seqid3 : ^ 



* 560 * 
qeaidl • CTGAAAGGAATGACAGGGAGTAATGCCACT : 57 0 
ae4 . : 570 

Seqid3 : ^ 

30 

580 * 600 

Seaidl 



AAATCCAATTTTATGACAATGGCTGCTGGC : 6 00 

r ra A . : 60.0 

Seqid3 : G ' CA A " 
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620 



Seqidl : AGAAAATGGCTTGATAATGGTGGCTATGTA : 63 0 

„ -j-) 630 

5 Seqid3 : 



640 * 660 

Seqidl : GGCGTGGTGTATGGTTATAGCCAACGTGAA 

io Seqid3 : A 



700 



720 



760 * 780 

: AATGCGG 

30 Seqid3 



660 
660 



* 680 * 
Seqidl • GT AT CT CAAGATT AC CGTAT CGGTGGCGGA : 
Seqid3 : ..T..A T A : 690 



690 



720 



Seaidl - GAACGATTAGCATCATTAGGGCAGGATATT : 

• j-, A : 720 

20 Seqid3 : A ■ • * 



750 



* 740 * 
Seqidl : CTCGCGAAAGAAAAAGAAGCTTATTTTCGT : 
25 Seqid3 : ..T..T AAGAT : 750 



Seaidl • AATGCGGGTTATATTTTAAATCCTGAAGGG : 7 80 
- , J . AT G T. . .CT. .A : 780 



* 800 * 

Seaidl : CAATGGACAC CTGATTTAAGCAAAAAACAT : 810 
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r A....CC... : 810 

Seqid3 : G A 



820 * 840 

c . dl . TGG TCTTGTAACAAACCAGATTATCAGAAA : 840 
5 Seqidl - T.CC..GAG..C.TTA... : 840 

Seqid3 : A 



* 860 * 
a ATPrTGAT TGTAGTTAT : 858 

,o s;;"— B 7 o 



880 * 900 

15 Seqidl : TATCGTATTGGATCTGCTGCAAAGACTAGA : 888 

Seqid3 : c C C 



20 * 920 



Seaidl • AG AG AAATT CT AC AAGAATT ATT AAC AAAT : 918 
beq ■ A . . . G A . G . . : 930 

Seqid3 : CA 



25 



940 



* 



960 



948 



Seqidl : GGAAAAAAACCTAAGGATATTGAAAAGCTC : ^ 
Seqid3 : G 



30 * 9 8 0 

Seqidl : CAAAAAGGTAATGATGGAATTGAAGAAACT : 978 



Seqid3 : A - 
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10 



15 



20 
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1000 * 1020 
Seqidl : GACAAATCATTTGAACGTAATAAAGATCAA : 1008 
Seqid3 : . .A : 1020 



* 1040 * 
Seqidl : TATAGTGTTGCACCGATTGAGCCGGGTAGT : 103 8 
Seqid3 : . . . GAC . . C . . C . . T T : 1050 



1060 * 1080 
Seqidl : TTGCAATCTCGTTCTCGTAGCCATTTATTA : 1068 
Seqid3 : A T : 1080 



* 1100 * 
Seqidl : AAATTTGAAT ATGG CGATGAT C AC C AAAAT : 10 98 
Seqid3 : A T.CG : 1110 



1120 * 1140 
Seqidl : TTAGGGGCGCAATTACGCACGTTGGATAAT : 112 8 
Seqid3 : C A. ...T..CC.T : 1140 



2D 



Seqidl 
Secrid3 



* 1160 * 

AAAATTGGTTCTCGCAAAATTGAAAACCGT 



1158 
1170 



Seqidl 
Seqid3 



1180 * 1200 

AATTAC CAAGT C AATTATAACTTCAAT AAT 



1188 
1200 
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* 1220 * 

Seqidl • AACAGCTATCTTGATCTTAATTTAATGGCT : 1218 

5 Seaid3 : : 1230 



1240 * 1260 
Seqidl • GCACATAACATTGGAAAAACTATTTATCCT : 1248 
,0 Seqid3 : C • : 1260 

* 1280 * 
Seqidl • AAAGGCGGTTTTTTTGCTGGCTGGCAAGTG : 12 78 
,5 SeqidS : --G..T : 1290 

1300 * 1320 
Seqidl : GCAGATAAACTTATCACTAAAAATGTCGCA : 13 08 
20 Seqid3 : C A G. . . : 1320 

* 1340 * 
Seqidl : AATATTGTTGATATAAACAACAGCCATACT : 133 8 
25 Seqid3 : T. . . : 1350 



1360 * 1380 
Seqidl • TTCTTACTGCCAAAAGAAATTGATTTAAAA : 1368 
30 Seqid3 : C : 1380 



* 1400 * 

Seqidl : AC CACATT AGGTTTT AACT ATTTT ACCAAT : 13 98 



WO 00/50599 
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Seqid3 : 



8/21 
. . .G. 



1410 



5 Seqidl 
Seqid3 



1420 * 1440 

GAAT AC AGTAAAAAC CGTTTT C CAGAAGAA 



14 28 
1440 



io Seqidl 
Seqid3 



* 1460 * 
TTAAGTTTGTTTTATAACGATGCTTCACAT : 1458 
GTGA. . .AA : 14 7 0 



15 Seqidl 
Seqid3 



1480 * 1500 
GATCAAGGCTTATATTCACACAGTAAAAGA : 14 8 8 
T T.A. : 1500 



20 Seqidl 
Seqid3 



* 1520 * 
GGGCGATATTCTGGCACAAAAAGTTTATTA : 1518 
T G : 1530 



25 Seqidl 
Seqid3 



1540 * 1560 

CCACAACGTTCAGTAATCTTACAACCTTCT 



1548 
1.5.60 



30 Seqidl 
Seqid3 



* 1580 * 
GGCAAGCAAAAATTTAAAACCGTGTATTTT : 1578 
.A : 1590 
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10 



15 



20 



25 



1600 * 1620 

Seqidl : G AT ACCGCACTTT CT AAAGG C ATTT AT CAT : 1608 

Seqid3 : x 

* 1640 * 

Seaidl • TT AAATT AC AG CGTGAATTTT AC C CAT TAT : 163 8 

„ . : 1650 

Seqid3 : 

1660 * . 1680 
qpaidl • GC CTTTAATGGTGAGT ATGT AGGTT ACGAA :■ 1668 
Seqid3 J T..A..TA.. : 1680 

* 1700 * 
Seqidl • AATACAGCGGGTCAACAAATTAATGAACCT : 1698 
Seqid3 : A. A. ---A : I 707 

1720 * 1740 

qpaidl • ATTTTGCATAAATCAGGGCATAAAAAGGCA : 172 8 

5 - ' • 173 7 

Seqid3 : 

* 1760 * 

Seaidl • TTCAATCATTCTGCCACATTAAGTGCAGAA : 1758 

0 . T G : 1767 

Seqid3 : 1 



30 



Q^rri dl 



1780 * 1800 

CTGAGTGATTATTTTATGCCATTTTTTACT 



1788 
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Seqidl 
5 Seqid3 



* 1820 * 
TATTCACGCACTCACAGAATGCCGAATATT : 1818 
.A : 1827 



Seqidl 
10 Seqid3 



1840 * 1860 
CAAGAGATGTTTTTCTCTCAAGTGTCTAAT : 184 8 
G. . : 1857 



Seqidl 
15 Seqid3 



* 1880 * 
GCAGGGGTAAACACAGCATTAAAACCTGAA : 1878 
. .T C : 1887 



Seqidl 
20 Seqid3 



1900 * 1920 

C AAT CTGAC AC CT AT CAACTAGGCTTTAAT 



1908 
1917 



Seqidl 
25 Seqid3 



* 1940 * 
ACTTATAAAAAAGGTCTCTTCACTCAAGAC : 193 8 
A : 1947 



Seqidl 
30 Seqid3 



1960 * 1980 
GATGTGCTAGGCGTAAAATTAGTAGGCTAT : 196 8 
AT A.C G : 1977 



* 2000 * 

Seqidl : CGTAGCTTTATTAAAAACTATATCCATAAT 



1998 
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Seqid3 



2007 



2020 * 2040 

5 Seqidl : GTTTATGGTGTTTGGTGGCGAGATGGC : 2 025 

Seqid3 : . .G.-....A.A CA TGTT : 2037 



* 2060 * 
io Seqidl : ATGCCTACGTGGGCAGAAAGTAATGGATTT : 2 055 
Seqid3 : AGA AG.CTC T... : 2067 



2080 * 2100 
15 Seqidl : AAAT AT ACT ATTG CT CAT C AAAATT AT AAG : 2 085 
Seqid3 : CGTCTG. -G CA : 2097 



* 2120 * 
20 Seqidl : CCTATTGTGAAAAAGAGCGGCGTCGAGTTA : 2115 
Seqid3 : . .A. .A A A.CT : 2127 



2140 * 2160 
25 Seqidl : GAAATTAACTATGACATGGGACGTTTTTTT : 2145 
Seqid3 : . .GC.C. .T T G : 2151 



* 2180 * 
30 Seqidl : GCGAATGTCTCTTATGCATATCAACGAACA : 2175 
Seqid3 : . .A. . .C.G T. T. -T : 2187 



2200 * 2220 
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Seqidl : AATCAACCAACCAATTATGCCGATGCCAGC : 22 05 
Seqid3 : G : 2217 



3 



10 



15 



20 



25 



* 2240 * 
Seqidl : CCGCGTCCGAATAATGCTTCACAAGAAGAC : 2235 
Seqid3 : T . A CG A G : '2247 



2260 * 2280 
Seqidl : ATTTTGAAACAAGGTTATGGCTTATCTCGT : 2265 
Seqid3 : T A. .A : 2277 



* 2300 * 
Seqidl : GTTTCAATGCTACCAAAAGACTACGGCAGA : 22 95 
Seqid3 : A.C..T...T G T... : 2307 



2320 * 2340 
Seqidl : TTAGAGCTTGGCACACGTTGGTTTGATCAA : 2325 
Seqid3 : C : 2337 



* 2360 * 
Seqidl : AAATTAACCTTAGGTCTGGCAGCTCGTTAT : 2355 
Seqid3 : TC.T. . .A.C C C : 2367 

30 



Seqidl 
Seqid3 



2380 * 2400 
TATGGAAAAAGTAAACGTGCGACAATTGAA 
T. . . .C.C. . 



2385 
2397 
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* 2420 * 
Seqidl : GAAGAATATATCAATGGATCTCGCTTTAAA : 2415 

5 Seqid3 : C.....C..C A.G. . :"2427 

2440 * 2460 

Seqidl : AAAAATACCTTGCGTCGTGAAAATTACTAT : 244 5 
10 Seqid3 : T AC . . . CGACAG . . T . . . T . . . : 2457 

* 2480 * 
Seqidl : GCCGTGAAAAAAACGGAAGATATTAAAAAA : 2475 

15 Seqid3 : . . T A . T G. .A G : 2487 

2500 * 2520 
Seqidl : CAACCGATTATTTTAGATTTACACGTCAGC : 2 5 05 
20 Seqid3 : T : 2517 

* 2540 * 
Seqidl : TATGAACCAATGAAAGATTTGATTATTAAA : 253 5 

25 Seqid3 : : 2547 

2560 * 2580 
Seqidl : GCGGAAGTAC AAAAT CTATT AG AT AAACGT : 2 565 
30 Seqid3 : : 2577 

* 2600 * 
Seqidl : T ATGTTGAT C CGTT AG ATG CTGGAAATGAC : 2595 
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Seqid3 : T . 2 607 

2620 * 2640 

5 Seqidl : GCGGCTTCGCAACGTTATTATTCAAGTTTA : 2 62 5 

Seqid3 : . 2 63 7 

* 2660 * 

io Seqidl : AATAATTCTATAGAATGTGCGCAAGATTCT : 2655 

Seqid3 : . . .G T . . . CC . . . AAAAT . A . . GAA : 2667 

2680 * 2700 

15 Seqidl : TCTGCTTGC GGTGGTTCAGATAAAACC : 2 682 

Seqid3 : . . AA . C . . TAAT . A G T : 2697 

* 2720 * 

20 Seqidl : GTGCTTTATAACTTTGCACGTGGAAGAACT : 2 712 

Seqid3 : . 2 727 

2740 * 2760 

25 Seqidl : TATATTCTGAGTTTAAACTATAAATTCTAA : 2 74 2 

Seqid3 : G G : 2757 
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Figure 2 : Alignment of the BASB070 polypeptide sequences. 

Identity to SeqID No:2 is indicated by a dot and Gap is indicated by a dash. 



* 20 



* 



Seqid2 : MKKAI KLNL I TLGL I NT I GMT I TQAQAEET : 30 
Seqid4 : - - S • • • • : 30 



40 * 60 



io Seqid2 : LGQIDWEKVISNDKKPFTEAKAKSTRENV : 60 

: 60 



Seqid4 : 



* 80 * 

IS Seqid2 : FKETQTIDQVIRSIPGAFTQQDKGSGWSV : 90 

90 

Seqid4 : * U 



100 * 120 
Seqid2 : N I RGENGLGR VNTMVDGVTQTF Y S T ALD S G : 12 0 
Seqid4 : : 120 



140 
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Seqid2 : QSGGSSQFGAAIDPNFIAGVDVNKSNFSGA : 150 

Seqid4 : : 150 

5 160 * 180 

Seqid2 : SGINALAGSANFRTLGVNDVITDDKPFGII : 18 0 

Seqid4 : S : 180 

10 * 200 * 

Seqid2 : LKGMTGSNATKSNFMTMAAGRKWLDNGGYV : 210 

Seqid4 : T : 210 

15 220 * 240 

Seqid2 : G WYGY S QRE VS QD YR I GGGERLAS LGQD I : 240 

Seqid4 : : 240 

20 * 260 * 

Seqid2 : LAKEKEAYFRNAGYILNPEGQWTPDLSKKH : 270 

Seqid4 : KI...D SA. . .A. . .N. P. : 270 



WO 00/50599 



17 / 21 



PCT/EP00/01423 
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280 * 300 

Seqid2 : WSCNKPDYQKN GDCSYYRIGSAAKTR : 2 96 

Seqid4 : . . . . T . SSL . . KSMSTS . KP . . . . P . . T . . : 3 00 

* 320 * 
Seqid2 : RE I LQELLTNGKKPKD I EKLQKGNDGI EET : 3 26 
Seqid4 : Q...K...E...E .'.S : 330 

340 * 360 
Seqid2 : DKSFERNKDQYSVAPIEPGSLQSRSRSHLL : 3 56 
Seqid4 : E D : 360 

* 380 * 
Seqid2 : KFEYGDDHQNLGAQLRTLDNKI GSRKI ENR : T86 
Seqid4 : S. . .HT : 390 



20 



400 *' 420 

Seqid2 : NYQVNYNFNNNSYLDLNLMAAHNIGKTIYP : 416 
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Seqid4 : : 420 

* 440 * 
5 Seqid2 : KGGFFAGWQVADKLITKNVANIVDINNSHT : ' 44 6 
Seqid4 : : 450 

460 * 480 
io Seqid2 : FLLPKEIDLKTTLGFNYFTNEYSKNRFPEE : 476 
Seqid4 : : 480 

* 500 * 
15 Seqid2 : LSLFYNDASHDQGLYSHSKRGRYSGTKSLL : 506 
Seqid4 : V.E L.N G. . : 510 

520 * 540 
20 Seqid2 : PQRSVILQPSGKQKFKTVYFDTALSKGIYH : 53 6 
Seqid4 : • : 540 
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* 560 * 

Seqid2 : LNYSVNFTHYAFNGEYVGYENTAGQQINEP : 566 

Seqid4 : K. . . -DK : 569 

5 

580 * 600 

Seqid2 : ILHKSGHKKAFNHSATLSAELSDYFMPFFT : 596 

Seqid4 : : 599 

* 620 * 

Seqid2 : YSRTHRMPNIQEMFFSQVSNAGVNTALKPE : 62 6 

Seqid4 : : 629 

15 

640 * 660 
Seqid2 : QSDTYQLGFNTYKKGLFTQDDVLGVKLVGY : 656 
Seqid4 : '• 6 "59 



20 

Seqid2 



* 680 * 

RS F I KNYI HNVYGVWWRDG - MPTWAESNGF 



685 
689 



WO 00/50599 
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700 



* 720 



Seqid2 : KYT I AHQNYKP IVKKSGVELEINYDMGRFF : 715 
Seqid4 : - L 



Q A ■• 719 



* 740 * 



Seqid2 : ANVS YAYQRTNQPTNYADAS PRPNNASQED : 745 

.S..R..-K.E : 749 

Seqid4 : 



10 



760 * 780 



: 775 



Seqid2 : ILKQGYGLSRVSMLPKDYGRLELGTRWFDQ 

: 779 

Seqid4 : 



15 



* 800 * 



Seqid2 : KLTLGLAARYYGKS KRAT I EEEY INGSRFK : 805 



Seqid4 : 

20 



T E : 809 



820 * 840 



Seqid2 : KNTLRRENYYAVKKTEDIKKQP I ILDLHVS : 835 
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Seqid4 : . . .T.DRI E : 83 9 



* 860 * 
Seqid2 : YE P I KDL 1 1 KAEVQNLLDKRYVD P LD AGND :' 865 
Seqid4 : : ,869 



880 * 900 

io Seqid2 : AASQRYYSSLNNSIECAQDSSACG-GSDKT : 894 
Seqid4 : A.KI.E.T.ND..E.. : 899 



15 Seqid2 : VL YNF ARGRT Y I L S LNYKF : 913 
Seqid4 : : 918 



